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Introdução

O Brasil é o quarto maior produtor de carne suína 

do mundo. No ano de 2022 atingiu índice de 12% do 

volume de exportações de carne suína, e as projeções 

são que este número cresça ainda mais em 2023 (Miele 

e Martins, 2022). Neste contexto de expansão, um dos 

maiores obstáculos para suinocultura é a ocorrência 

de doenças respiratórias, que levam a grandes perdas 

econômicas (Siqueira et al., 2017). A doença respiratória 

em suínos pode ser causada por vírus e bactérias, e sua 

etiologia é complexa, pois está também relacionada a 

questões imunológicas, ambientais e do próprio indi-

víduo. Alguns agentes bacterianos são reconhecidos 

como causadores desta patologia, porém espera-se 

que muitos agentes ainda não identificados pelos 

métodos convencionais estejam também envolvidos 

nestes quadros (Zang et al., 2020). 

Com o intuito de aumentar o entendimento sobre 

a patogenia de doenças respiratórias e revelar novas 

formas de prevenção, a microbiota suína é cada vez 

mais estudada. É sabido que a microbiota influencia 

o sistema imune do hospedeiro, tanto de forma local 

como sistêmica (Sonalio et al., 2022). Além disso, 

há evidências de que infecções respiratórias levam 

a uma modificação, que pode ser permanente ou 

temporária, na diversidade e composição da microbi-

ota respiratória em suínos. O papel do bacterioma do 

trato respiratório de suínos, bem como as influências 

da doença respiratória sobre ele, ainda não foi 

estabelecido. Desta forma, o objetivo deste estudo foi 

avaliar o perfil do bacterioma em pulmões de suínos de 

acordo com a presença ou ausência macroscópica de

lesão pulmonar ao abate.

Material e métodos

Pulmões de suínos com idade entre 174 e 184 dias 

de vida, com presença de lesões macroscópicas de 

pneumonia (4 animais) e pulmões sem lesões visíveis 

(4 animais), foram selecionados em um frigorífico de 

inspeção federal. Os fragmentos pulmonares foram 

refrigerados e tiveram o DNA bacteriano total extraído 

através de kit comercial (PureLink™ Genomic DNA 

Mini Kit). A concentração e a qualidade do DNA foram 

medidas através de fluorômetro Qubit 2.0 (Thermo 

Fischer Scientific, Massachusetts, EUA) e Nanodrop 

(Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, EUA), respec-

tivamente. Posteriormente, a região V4 do DNA ribos-

somal 16S (rDNA) de cada amostra foi amplificada uti-

lizando primers universais. O sequenciamento de cada 

amplicon gerado foi realizado na plataforma Illumina 

MiSeq. As reads geradas foram filtradas por qualidade 

de base através do software FastQC (versão 0.11.4), 

sendo a profundidade do sequenciamento avaliada 

usando curvas de rarefação no Quantitative Insights 
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into Microsoftware bial Ecology v. 2 (QIIME2), enquanto a 

atribuição de taxonomia foi realizada utilizando a base de 

dados silva-138–99-nb-classifier.qza (Silva database 138 SSU).

A análise dos dados foi realizada por meio do software R 

(versão 4.1.1). A diversidade alfa (índice de Shannon e 

Observed ASVs) foi estimada pelo teste de Wilcoxon e 

as diferenças multivariadas, de acordo com a presença e 

ausência de lesão pulmonar, foram comparadas através de 

análise de coordenadas principais (PCoA) pelo método de 

Bray Curtis.

Resultados e discussão

A alfa diversidade foi mapeada por meio dos testes 

de Shannon e Observed ASVs para avaliar a diversidade 

e riqueza de composição bacteriana em cada amostra. 

Entre as amostras testadas, não identificou-se diferença 

significativa entre a composição bacteriana do grupo com 

e sem lesão pulmonar, resultado que condiz com estudos 

prévios (Wang et al., 2018; Almeida et al., 2022; Rampelotto 

et al., 2022). Ademais, a análise de PCoA não demonstrou 

segregação entre os grupos com e sem lesão pulmonar, 

indicando que a composição bacteriana não é influenciada 

pela existência de lesões macroscópicas.

Entre todas as amostras, os filos Firmicutes, Proteobac-

teria e Bacteroidota foram os mais abundantes. Em relação 

aos gêneros bacterianos, os mais predominantes em ani-

mais com lesão no pulmão ao abate foram: Mycoplasma, 

Actinobacillus, Kingella, Prevotella e Clostridium sensu 

stricto 1. Entre os animais que não apresentaram lesão 

pulmonar, os gêneros mais predominantes foram: Actino-

bacillus, Mycoplasma, Kingella, Clostridium sensu stricto 1 e 

Anaerovibrio. No entanto não houve diferença significativa 

entre a abundância dos dez gêneros mais identificados 

em animais com e sem lesão pulmonar. Com base nos 

dados obtidos com as amostras testadas, pode-se inferir

que a microbiota pulmonar dos animais testados, estabe-

lecida durante o ciclo de vida do animal, mantém-se até o 

momento do abate, mesmo que com lesões pulmonares 

aparentes.  

Conclusão

Os resultados obtidos com estas análises indicam que 

as lesões pulmonares macroscópicas, ao abate, parecem 

não alterar a microbiota pulmonar bacteriana dos suínos 

testados neste estudo. Destaca-se que os resultados po-

dem estar sendo influenciados pelo baixo número amostral. 
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